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Phylogenetic uniqueness of Mycobacterium avium subspecies hominissuis isolated from 
an abnormal pulmonary bovine case 
牛肺感染症を引き起こしたマイコバクテリウム・アビウム・ホミニシウス
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緒   言 
非結核抗酸菌(NTM)症は世界規模で増加傾向の感染症である。NTM 症疫学研究の
一環として 2014 年に行われた肺 NTM 症罹患率の調査では、肺 NTM 症の推定罹患率
は全国で 14.7/10 万人を示し、肺 NTM 症の急速な増加と、結核の罹患率（2015 年）
をはじめて上回ったことが明らかとなっている。肺 NTM 症の約 8 割は抗酸菌の一菌
種である Mycobacterium avium complex（MAC）がひきおこす MAC 症であり、MAC



















多型解析（variable numbers of tandem repeats：VNTR)とゲノム解析を用いて遺伝系統
を検証した。まず、肺組織病変をアルカリ処理したのち培養を行い、分離した BVLA01
株の DNA を抽出し、14 カ所の多様な VNTR 領域での PCR を実施した。次に、電気
泳動により PCR 産物の大きさを計測し、複数領域での繰り返し回数を算出してプロ
ファイル化した。BVLA01 とヒト肺 MAH 症由来 MAH、ブタ及び環境由来 MAH 株の
プロファイルを用いて、最小全域木解析（MST：minimum spanning tree）で系統樹を
作成した。 
ゲノム比較では、まず MiSeq を用いたショットガンシークエンスにより BVLA01
のゲノムデータを取得した。次に CLC を用いてアセンブリを行い、短いサイズのミ
スリードの除去ののちに 500bp 以上のゲノムデータを選んだ。その結果、93 の連結デ
ータ（Scaffolds)を取得し、Scaffolds のすべての長さを足すと約 5.23 メガ（5,233,201bp）
となった。MAH のコントロール基準株として多用される MAH104 のサイズが 5.48
メガであることから、この時点で BVLA01 のゲノムデータは比較解析するに適した質
のゲノムデータであると確認された。続いて BVLA01 と 2017 年 11 月の時点でゲノ
ム登録済みの 116 株をゲノムレベルで比較するために、Prokka を用いて 116 株の
GenBank file を取得した。さらに、Get homologue を用いて 116 株のコアゲノムを抽出
した。これらコアゲノムの内訳が 110 のドラフトゲノムと、7 つの完全長ゲノムから
得た 436 のゲノムデータであることを確認し。完全一致でアノテーションされたコア
ゲノムのみを採用した結果、434 の連結 Contig による系統樹を作成した。MEGA7 で
の系統樹作成における条件設定として evolutionary distance(Contig 間の疫学的距離）を
Maximum composite likelihood method で計算し、このときの最適モデルの選択の条件
として Gamma distribution を 5 に設定した。 
 
結   果 
VNTRから得られた BVLA01のプロファイルとわが国の肺MAH症患者、腸管MAH
病変を有するブタ、患者浴室環境から分離された MAH 株のプロファイルを用いた系




BVLA01 は大別された MAH の５つの系統のどの系統にも属さなかった。 
 
考   察 
BVLA01 株と MAH 株に遺伝情報を比較した結果、VNTR 解析とゲノム解析の結果
に違いが生じた要因として、①ゲノム解析はVNTR解析より情報量が多い、②BVLA01
株のゲノム情報が他の感染源に比べユニークであるという推測が導き出された。した
がって、肺感染症を引き起こす MAH の感染状況や感染源の解明には、更なる多様な
環境及び多種類の宿主（ヒト以外の動物種、環境）からの分離株とゲノム情報の充実
が求められると考えられた。さらに、本研究で用いたゲノムレベルでの菌株を対象と
した集団遺伝系統解析は、MAH 以外の抗酸菌属においても応用できるであろうと考
えられた。 
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